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L’objectif général du groupe SMILE est de comprendre, de modéliser et d’inférer 
les processus évolutifs en distinguant trois échelles de temps : 
1) l’échelle de temps micro-évolutive (démographie, extinctions) ;
2) l’échelle de temps méso-évolutive (différenciation des populations pouvant 
aller jusqu’à la spéciation) ;
3) l’échelle de temps macro-évolutive (diversification des espèces).
Nous nous intéressons en particulier à l’évolution des pathogènes, notamment 
depuis l’arrivée de François Blanquart (CNRS) dans l’équipe.
1) Échelle micro-évolutive
Nous étudions depuis quelques années la génétique des populations branchantes, 
dans le but de détecter la présence de sélection naturelle ou de démographie dans les 
données génomiques. Cette année, nous avons obtenu de nouveaux résultats 
concernant la structure d’un échantillon uniforme de taille fixée dans une population 
en expansion (Lambert, Theoret. Pop. Biol., 2018), une décomposition du spectre de 
fréquence des mutations en fonction de la position des mutations dans l’arbre 
généalogique qui permet de comprendre l’influence de cet arbre sur les données 
(Ferretti et al., Genetics, 2017), et une nouvelle méthode d’inférence sous un modèle 
combinant démographie hors d’équilibre et sélection (Matuszewki et al., Genetics, 
2018). 
Prolongements mathématiques. Nous avons étudié la structure allélique d’une 
grande population par un arbre continu muni d’une mesure de masse, en présence de 
mutations poissoniennes (Duchamps et Lambert, Ann. Appl. Probab., 2018) et nous 
avons partiellement identifié le processus des pertes successives, par dérive 
génétique, des types présents initialement dans une population (Achaz et al., J. Appl. 
Probab., à paraître).
2) Échelle méso-évolutive
Afin de comprendre la façon dont se forment les espèces à partir de l’accumulation 
de mutations responsables de l’isolement reproducteur, nous avons étudié l’état 
d’équilibre stochastique d’un processus à valeurs dans les graphes aléatoires, dont 
les arêtes modélisent l’interfertilité entre populations (Bienvenu et al., Stoch. 
Process. Their Appl. 2018, à paraître).
G. Achaz a contribué à des recherches plus appliquées sur cette échelle de temps, 
chez la levure : la compréhension des processus d’apparition de novo (à partir de 
séquence non codante) de gènes, qui sont généralement petits, riches en GC et 
faiblement transcrits (Vakirlis et al., Mol. Biol. Evol., 2018) et l’identification de 
nouveaux processus mutationnels en l’absence de division cellulaire, où les 
insertions-délétions sont plus fréquentes qu’au cours des divisions (Gangloff et al., 
eLife 2017).
Prolongements mathématiques. Grâce au contour des arbres de Crump-Mode-
Jagers, E. Schertzer et F. Simatos ont postulé de ranger leurs limites d’échelle en 
trois classes d’universalité, dont la première est constituée des arbres de Lévy 
(Schertzer et Simatos, Electronic Journal of Probability, 2018). En démontrant 
l’invariance des excursions des processus de Lévy réfléchis par certaines 
transformations trajectorielles dites « de rotation », M. Dávila Felipe et A. Lambert 
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ont caractérisé le comportement de ces généalogies continues au voisinage de leur 
extinction (Dávila Felipe et Lambert, Electronic Journal of Probability, 2018).
3) Échelle macro-évolutive
Nous avons construit un cadre général permettant d’analyser et d’inférer les 
situations où des caractères quantitatifs évoluent de concert dans des espèces 
différentes, suivant un processus gaussien (Manceau et al., Systematic Biology, 2017). 
Nous avons utilisé un modèle individu-centré de radiation adaptative pour analyser 
in silico la façon dont les taux de diversification (spéciation et extinction) dépendent 
de la diversité présente. Nos résultats montrent que la diversification d’un clade se 
fait en trois étapes : 1)  taux constants, 2)  ralentissement graduel du taux de 
spéciation, 3)  explosion du taux d’extinction au-delà d’une capacité maximale 
(Aguilée et al., Nature Commun., 2018).
Dans le but de comprendre s’il existe un signal phylogénétique du risque 
d’extinction, nous avons proposé un nouveau modèle à trois paramètres réglant le 
déséquilibre de l’arbre phylogénétique ainsi que l’âge et le risque d’extinction de ses 
plus petits sous-arbres par rapport à ses plus grands sous-arbres. Nos résultats 
indiquent que les plus petits clades sont statistiquement les plus âgés et concentrent 
les plus grands risques d’extinction par espèce, nous amenant à craindre une perte 
rapide de diversité phylogénétique dans les décennies à venir (Maliet et al., 
Systematic Biology, à paraître).
Prolongements mathématiques. Les cours donnés par A. Lambert sur les modèles 
probabilistes pour les arbres phylogénétiques ont donné lieu à publication de deux 
articles de survol (Lambert, Brazilian Journal of Probability, 2017 ; Lambert, 
ESAIM Proceedings & Surveys, 2018). Inspirés par la phylogénétique, où les 
généalogies de gènes sont emboîtées dans les phylogénies d’espèces, nous avons 
identifié tous les coalescents emboîtés markoviens (Blancas et al., Electronic 
Journal of Probability, 2018).
4) Épidémiologie évolutive
Nos résultats dans cette partie proviennent principalement des travaux de François 
Blanquart et de ses collaborateurs. Ceux-ci ont notamment montré que la coexistence 
entre souches sensibles et résistantes aux antibiotiques peut être expliquée par des 
interactions avec des gènes contrôlant la durée de portage de la bactérie. Chez 
Streptococcus pneumoniae, l’association prédite entre la résistance et les sérotypes 
conférant une durée de portage plus longue est vérifiée (Lehtinen et al., PNAS, 2017). 
En utilisant un ensemble de données de 2028 patients infectés par le VIH entre 1985 
et 2013 provenant de cinq pays européens, ils ont estimé l’héritabilité de la charge 
virale de patient à patient à environ 30 % (Blanquart et al., PLoS Biology 2017). 
Ils ont également développé un modèle décrivant l’évolution de la résistance aux 
antibiotiques et ont révélé ainsi l’existence d’une sélection stabilisatrice exercée sur 
la résistance aux antibiotiques, typiquement 2  à 5  fois plus forte que la sélection 
directionnelle pour cette résistance (Blanquart et al., Proc. Biol. Sci., 2017).
Prolongements mathématiques. Dans deux articles parus dans la revue Interface, 
nous avons étudié par des modèles mathématiques les conditions favorisant 
l’émergence d’une souche résistante aux antibiotiques (Blanquart et al., J. Roy. Soc. 
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Interface, 2018) et l’issue de la compétition entre deux souches dans de petites 
populations hôtes (Parsons et al., J. Roy. Soc. Interface, à paraître).
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